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HE: [ 8 49] 45 c "P. A E A3. Loxostege sticticalis 不 同 地 理 种 群 的 遗传 分 化 程度 。【 方 法】 采用 
PCR 技术 扩 增 中 国 西 北 和 华北 地 区 草地 蝇 11 个 地 理 种 群 的 线粒体 COI, Cytb 和 COI 基因 序列 ， 
基于 其 序列 变异 及 单 倍 型 贝 叶 斯 系统 发 育 树 和 单 售 型 网 络 图 分 析 , 探 讨 不 同 地 理 种 群 间 的 遗传 距 
离 、 分 子 系统 发 生 关 系 及 遗传 分 化 程度 。【 结 果 】 草 地 剖 11 个 地 理 种 群 的 线粒体 COI, Cyitb 和 COIT 
基因 序列 分 别 有 24, 12 和 69 个 变异 位 点 (分 别 占 总 序列 的 3.6% ,2.7% 49 8. 896) ,检测 到 的 单 倍 
型 分 别 为 22, 14 和 16 A4 ,3E48 70. 2 HER (Hd) 2:31 7j 0. 7600, 0. 5842 和 0.7341, 核 葵 酸 平均 差异 
EE CK) 2731 275 1.704, 0. 752 和 3.997, 不 同 单 倍 型 间 的 遗传 距离 平均 值 分 别 为 0.004, 0.005 和 
0. 013。 总 种 群 的 Tajima”s D 和 Fu’s Fs 值 惨 不 显著 ,表明 草地 蝇 不 同 地 理 种 群 间 的 遗传 分 化 不 明 
显 ,群体 大 小 稳定 。 根 据 各 地 理 种 群 的 单 倍 型 建立 的 系统 发 育 树 和 单 倍 型 网 络 图 表明 ,各 单 倍 型 散 
布 在 不 同 的 地 理 种 群 中 ,无 明显 的 地 理 分 布 格局 。 【结论 】 草 地 昌 各 地 理 种 群 的 遗传 距离 与 地 理 距 
离间 不 具有 显著 的 相关 性 ,其 遗传 分 化 不 明显 。 

关键 词 : X638; 线粒体 基因 ; 地 理 种 群 ; 遗传 分 化 ; 系统 发 育 树 ; 单 倍 型 ; 中 国 
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Analysis of the genetic differentiation among different geographic 
populations of Loxostege sticticalis ( Lepidoptera: Crambidae) in China 


based on mitochondrial COI, Cytb and COII genes 

HU Xiao-Qing, YANG Zhao-Fu' ( College of Plant Protection, Northwest A&F University, Yangling, 
Shaanxi 712100, China) 

Abstract: [ Aim] To investigate the genetic differentiation of different geographic populations of Loxostege 
sticticalis in China. [Methods] The mitochondrial COI, Cytb and COII sequences from 11 geographic 
populations of L. sticiicalis in Northwest and North China were amplified by PCR, and the genetic 
distance, molecular phylogeny and degree of genetic differentiation were analyzed based on their sequence 
variation, Bayesian inference ( BI) phylogenetic tree and haplotype network. [Results] The sequence 
fragments of mitochondrial COI, Cytb and COII from 11 geographic populations of L. sticticalis had 24, 
12 and 69 variable sites, respectively ( accounting for 3. 696 , 2. 796 and 8. 896 of the total length, 
respectively) , 22, 14 and 16 haplotypes with the haplotype diversity ( Hd) of 0. 7600, 0. 5842 and 
0. 7341, respectively, and the average nucleotide difference ( K) of 1. 704, 0. 752 and 3. 997, 
respectively. The average genetic distance based on mitochondrial COI, Cytb and COI sequences 


between different haplotypes was 0. 004 , 0. 005 and 0. 013, respectively. Both the Tajima’ s D and Fu’ s 
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Fs of the total population were not significant, suggesting that the genetic differentiation among different 


geographic populations of L. sticticalis is not significant and the population size remains stable. The 


phylogenetic tree and haplotype network based on the haplotypes showed that the haplotypes were highly 


mixed in different geographic populations, without clear geographical distribution pattern. [ Conclusion] 


The genetic distance between geographic populations of L. sticticalis is not significantly correlated with 


their geographical distance, and there is no obvious genetic differentiation between these populations. 


Key words: Loxostege sticticalis; mitochondrial gene; geographic population; genetic differentiation; 


phylogenetic tree; haplotype; China 





Xi 地 HE Loxostege sticticalis, 3k JB 8h XH H 
( Lepidoptera ) 草 NE fL ( Crambidae ) Nf UE wp 科 
( Pyraustinae) , H-4 Wt E Eit € AH] STE E A NC 
危害 特点 ( 康 爱国 等 , 2003 ) 。 据 报道 ,近年 来 草地 
蜡 的 暴发 成 灾 有 逐年 加 重 趋势 ,而 且 发 生 危 害 范围 
还 在 不 断 扩 大 ,给 很 多 国家 农 牧区 生产 和 畜牧 业 发 
展 构成 威胁 ( 陈 晓 等 , 2016; 赵 安平 等 , 2017) 。 由 
于 草地 蜡 具 有 远 距 离 迁 飞 能 力 ,因此 澄清 其 种 群 分 
化 及 主要 发 生 基 地 的 虫 源 问题 至 关 重 要 。 
国外 学 者 通过 长 期 研究 已 对 俄罗斯 及 周边 地 区 
的 草地 蜡 种 群 分 化 和 虫 源 问题 有 了 一 定 的 认识 
(Mamonov, 1930; Filatova, 1935; Steinberg, 1935; 
Berezhkov, 1936; Popov, 1976; Belov et al., 1979; 
Mikhal' tsov, 1980; Omelyuta and Nadvornaya, 1980; 
Knor, 1990) 。 我 国学 者 早 在 20 世纪 80 年 代 即 对 
草地 量 大 发 生 的 虫 源 问题 进行 了 普查 ,提出 了 我 国 
境内 2 个 主要 发 生 基 地 的 虫 源 问题 ( 岳 宗 贷 和 页 
Z, 1983; 全 国 草 地 晨 科 研 协作 组 , 1987; 魏 倩 等 ， 
1987; 山西 省 草地 蜡 科 研 协作 组 ，1987 ) 。 曹 卫 菊 
(2006) 应 用 AFLP 技术 分 析 了 不 同 地 区 草地 蜡 的 遗 
传 多 样 性 ,从 分 子 遗传 学 角度 揭示 了 草地 晶 的 迁 飞 
PETS. Jiang 等 (2010) 基于 AFLP 技术 对 中 国 11 个 
草地 蜡 地 理 种 群 的 遗传 多 样 性 进行 了 研究 ,结果 表 
明 草 地 量 的 遗传 多 样 性 差异 主要 源 于 种 群 内 部 ,而 
不 同 地 理 种 群 间 的 遗传 差异 相对 较 小 。 
mtDNA 具有 分 子 结构 简单 .严格 的 母系 遗传 、 
进化 速率 快 、 多 拷贝 .易于 操作 等 特点 ( 杨 瑞 生 等 ， 
2011) ,因此 基于 mtDNA 开展 种 群 分 子 遗 传 学 和 分 
子 系统 学 的 研究 ,能 够 为 揭示 物种 起 源 、 分 化 迁徙 
等 提供 新 的 证 据 , 在 昆虫 地 理 种 群 遗传 分 化 的 研究 
中 应 用 较为 广泛 (李菁 等 , 2010; 杨 顺 义 等 , 2018; 
王 克勤 等 , 2018) 。 系 统 发 育 分 析 在 探讨 不 同 生 物 
的 核酸 序列 蛋白质 序列 以 及 形态 特征 数据 之 间 的 
进化 关系 上 发 挥 了 重要 作用 。 通 常 要 采用 不 同 的 分 
析 方 法 (基于 不 同 算法 ) 对 相同 的 特征 数据 进行 分 




















































































































析 , 以 期 推断 出 符合 自然 历史 的 进化 关系 ( 王 勇 等 ， 
2009), 

本 研究 首次 联合 线粒体 CO1，C) 妈 及 COI 基因 
作为 分 子 标记 ,对 中 国 西北 和 华北 地 区 草地 旦 11 个 
地 理 种 群 的 遗传 结构 及 基因 流水 平 进行 了 分 析 , 探 
讨 了 草地 蜡 各 地 理 种 群 的 遗传 分 化 程度 ,以 期 为 该 
蜗 虫 区 域 性 发 生 规 律 研 究 和 防治 策略 制定 等 提供 分 
子 生 物 学 理论 依据 。 











1 材料 与 方法 


1.1 供 试 虫 源 

所 用 草地 蜡 样 本 分 别 于 2016 年 7 H -2017 年 
8 月 采 自 中 国 西 北 和 华北 地 区 11 个 不 同 的 样 点 ,将 
所 有 个 体 按 所 采样 的 样 点 进行 种 群 划分 ,来 自 同一 
采样 点 的 作为 一 个 地 理 种 群 。 具 体 的 样本 信息 及 采 
样 点 信息 见 表 1。 
1.2 基因 组 DNA 的 提取 

本 研究 依据 TransGen Biotech ( P Es] ) 试剂 盒 中 
提供 的 提取 方法 对 草地 蜡 符 测 样本 的 1 只 胸 足 进行 
总 DNA 提取 ( 略 有 改进 )。 提 取 的 DNA 样品 取 
4 pL 通过 1.0% 琼脂 糖 凝 胶 电 泳 来 检测 提取 质量 ， 
检测 合格 后 保存 于 -20Y ,备用 。 
1.3 了 PCR 扩 增 及 序列 测定 

本 研究 选取 了 3 个 线粒体 基因 CO, Cytb 和 
COI 作为 目的 基因 ,引物 序列 见 表 2。 

PCR 的 扩 增 体系 25 pL: DNA 模板 2 uL, E 
向 引物 (10 umol /L) 各 1 uL, 2 x Green-Mix Ze wp 
12.5 uL, ddH,O 8.5 uL, COI 基因 的 PCR. 反应 程 
FF; 94'C 预 变性 1 min; 94%C 变性 40 s, 457GB X 
40 s, 72% 延伸 1 min, 5 个 循环 ; 94% 变性 40 s, 
51% 退 火 40s, 72% 延伸 1 min, 35 个 循环 ; 72% 延 
伸 5 min; 4% 终止 反应 。C?yt 基因 的 PCR 反应 程 
J$: 94% 预 变性 5 min; 94% 变性 1 min, 52% 退火 
1 min, 72%C 延伸 1~2min,35 个 循环 ;72%C 延伸 
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表 1 中 国 不 同 地 理 种 群 草地 量 标 本 采集 信息 
Table 1 Sample information of different geographic populations of Loxostege sticticalis in China 
种 群 代码 采样 地 点 经 纬度 采集 时 间 ( 年 -月 ) 个 体 数 
Population code Sampling site Longitude and latitude Collecting date (year-month ) Number of individuals 
qi 
SL 陕西 栓 林 108?23'N, 37?34'E 2016-7 7 
Yulin, Shaanxi 
abd m aH 
NS ARE RARER 109°98'N, 39°83'E 2016-7 7 
Ordos, Inner Mongolia 
mee 
NB Stir SH 113*08'N, 40°28'E 2016-7 5 
Ulanqab, Inner Mongolia 
山西 大 同 
ST 113?30'N, 40?12'E 2016-8 8 
Datong, Shanxi 
内 蒙古 兴 和 
NH 113?97'N, 40*88'E 2016-8 12 
Xinghe, Inner Mongolia 
青海 乐 都 
QD 102?40'N, 36?48'E 2016-8 6 
Ledu, Qinghai 
青海 大 通 
QT 101?45'N, 36?47'E 2016-8 9 
Datong, Qinghai 
内 蒙古 武川 
NC 111?45'N, 41?08'E 2017-8 6 
Wuchuan, Inner Mongolia 
内 蒙古 五 原 
NY 108?27'N, 41?01'E 2017-8 12 
Wuyuan, Inner Mongolia 
新 疆 新 源 
XY 83?26'N, 43?42'E 2017-8 18 
Xinyuan, Xinjiang 
新 疆 霍 城 
XC 80?87'N, 44*?07'E 2017-8 8 
Huocheng, Xinjiang 
表 2 用 于 本 研究 的 PCR 引物 
Table 2 PCR primers for this study 
基因 引物 序列 (5 -37) 产物 大 小 (bp) 参考 文献 
Genes Primer sequences Product size References 
R: ATTCAACCAATCATAAAGATATTGG 
COI 655 Folmer et al., 1994 
F: TAAACTTCTGCATGTCCAAAAAATCA 
R: TATCTACTACCATCAGCACAATATC 
Cytb 430 Simmons and Weller, 2001 
F: ATTACACCTCCTAATTTATTAGCAAT 
R: ATGGCAGATTATATCTAATGG 
COII 739 Simon et al., 1994 
F: GTTTAAGACACCACTACTTG 


10 min; 4% 终 止 反 应 。CO 太 基因 的 PCR 反应 程序 : 
94^C 预 变性 5 min; 94% 变性 2 min, 527C 退火 30 s, 
72% 延伸 1 min, 35 次 循环 ; 72*C 延伸 10 min; 4%C 
终止 反应 。PCR 产物 4 uL T 1. 296 琼脂 糖 凝 胶 进 
行 电泳 检测 ,确定 扩 增 成 功 的 委托 北京 奥 科 生物 技 


术 有 限 公 司 测序 。 
1.4 数据 分 析 


利用 ChromasPro Version 1. 5 软件 对 序列 的 测 
序 峰 图 进行 人 工 核 对 。 将 DNA 序列 提交 到 
GenBank 数据 库 中 ,再 利用 Blast 工具 进行 序列 同 源 





性 分 析 。 使 用 MEGA 7. 0 软件 分 析 碱 基 组 成 
( Tamura et al., 2013) ;运用 DnaSP 5.0 (Librado and 
Rozas, 2009) 软件 分 析 草 地 蜡 11 个 种 群 内 的 单 倍 
RIZ FERE (Hd) EC R2 Z FE E (PO) 、 核 苷 酸 平均 差 
异 度 (K) 种群 间 核 苷 酸 差 异 数 (Kxy) AEREA 
E (Day) 、 遗 传 分 化 系数 ( Gst) 和 固定 系数 (st) 等 
分 子 遗 传 学 系数 ,并 进行 中 性 检验 (Tajima，1989 ) 。 
应 用 Arlequin 3. 5. 1. 2 软件 (Excoffier et al., 2005) 
进行 AMOVA Zr T 2E 5e 4) Br , vr ARRE T8] B 358 Pe HR 
离 。 依 据 经 纬度 计算 各 采集 地 之 间 的 地 理 距离 ,使 
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用 NTSYSpc-2. 10e 软件 (Peakall and Smouse, 2006) 
检验 种 群 间 的 遗传 距离 与 地 理 距 离 的 相关 性 。 以 秆 
野 蜡 属 0strinia 的 亚洲 玉米 蜡 O. furnacalis 作为 外 
群 ,采用 贝 叶 斯 法 (该 方法 基于 进化 模型 的 统计 推 
论 法 ,可 以 处 理 复杂 而 接近 实际 情况 的 进化 模型 ) 
MrBayes v3. 1. 2 软件 (Huelsenbeck and Ronquist, 
2001 ) 构 建 贝 叶 斯 树 。 采 用 Network 4. 1 软件 绘制 单 
倍 型 网 络 图 (Bandelt et al., 1999) 。 









































2 结果 


2.1 基于 线粒体 基因 COI, Cytb 和 COI 的 序列 特 
征 分 析 

对 11 个 草地 坚 地 理 种 群 共 98 头 供 试 样本 进行 
COI, Cytb 和 COI 基因 片段 测序 ,获得 了 84 条 COI 
基因 序列 (GenBank 基因 登录 号 : MK284297 - 
MK284380) , 83 条 Cytb 基因 序列 ( GenBank 基因 登 
录 号 : MK306140 - MK306222) 和 39 条 COII 基因 序 
列 (GenBank 基因 登录 号 : MK306101 - MK306139) , 








经 多 重 序 列 比 对 , COT, Cytb 和 COI 基因 片段 长 度 
分 别 为 658, 446 和 783 bp ,与 GenBank. 上 已 公布 的 
草地 蜡 COI, Cytb 和 CON 序列 一 致 性 最 高 可 达 
99% ,确认 扩 增 片段 即 为 目的 基因 片段 。 

基因 序列 特征 分 析 结 果 表 明 ( 表 3),CO7 基因 
序列 片段 中 有 变异 位 点 24 个 , 占 所 测序 列 长 度 的 
3.696 ,其 中 简约 信息 位 点 8 个 ,单一 变异 位 点 16 
个 ,转换 与 颠 换 的 比值 为 3.4,A+T 含 量 (70.6% ) 
明显 高 于 C + G 含量 (29.4% ) 。 在 Cyib 基因 序列 
片段 中 ,变异 位 点 有 12 个 , 占 所 测序 列 长 度 的 
2.7% ,包括 5 个 简约 信息 位 点 和 7 个 单一 变异 位 
点 ,转换 与 颠 换 的 比值 为 205. 5,A +T 3E 
(74. 1% ) 明显 高 于 C+G 含量 (25.9% ) 。 在 COIN 
基因 序列 片段 中 ,变异 位 点 有 69 个 , 占 序列 长 度 的 
8.896 ,包括 3 个 简约 信息 位 点 和 66 个 单一 变异 位 
点 ,转换 与 颠 换 的 比值 为 1.1,A+T 含 量 (75.6% ) 
明显 高 于 C +G 含量 (24.4% )。3 个 线粒体 基因 
COI, Cytb 4l COII 均 有 明显 的 A/T 偏向 性 ,符合 昆 
虫 线粒体 基因 序列 碱 基 组 成 特点 。 
























































表 3 草地 蜡 11 个 地 理 种 群 COI, Cytb 和 CON 基因 序列 变异 分 析 
Table 3 Variation of COI, Cytb and COII sequences of 11 geographic populations of Loxostege sticticalis 








基因 序列 长 度 (bp) A+T C+G 
V Pi S Ts Tv R 

Genes Sequence length (96) (96) 

COI 658 634 24 8 16 1 0 3.4 70.6 29.4 

Cytb 446 434 12 5 7 1 0 205.5 74.1 25.9 

COII 783 674 69 3 66 2 2 1.1 75.6 24.4 








C; 保守 位 点 Conserved sites; V: 变异 位 点 Variable sites; Pi; 简约 信 ， 














Ts; 转换 位 点 Transition sites; Tv; 颠 换 位 点 Transversion sites; R; 转 


2.2 遗传 多 样 性 

2.2.1 基于 COI 基因 遗传 多 样 性 :对 草地 蜡 不 同 
地 理 种 群 COL 序列 的 单 倍 型 多 样 性 进行 分 析 ( 表 
4) , 共 检 测 到 22 种 单 倍 型 ,总 体 的 单 倍 型 多 样 度 
(Hd) 为 0.7600 , ETE Re & FE BE (Pi) 为 0.00259 , 核 
苷 酸 平均 差异 度 (K) 为 1.704。 各 地 理 种 群 的 单 倍 
型 数量 为 2~6, 其 中 山西 大 同 种 群 (ST) 的 单 倍 型 数 
量 最 少 , 仪 为 2 种 ;新 疆 新 源 种 群 (XY ) 的 单 倍 型 数 
量 最 多 , 共 检 测 到 6 种 。 各 地 理 种 群 的 单 倍 型 多 样 
度 为 0.233 ~ 0. 900 ,其 中 青海 乐 都 种 群 (QD ) 的 单 
倍 型 多 样 度 最 低 ,内 蒙古 武川 种 群 (NC ) 的 最 高 。 各 
地 理 种 群 的 核 背 酸 多 样 度 为 0.00073 ~ 0. 00811, f 
苷 酸 多 样 度 最 低 的 地 理 种 群 为 内 蒙古 武川 种 群 
(NC) ,最 高 的 地 理 种 群 为 陕西 榆林 种 群 (SL) 。 总 
群体 的 Tajima’ s D JI Fu’ s Fs 值 分 别 为 — 1.95430 









































息 位 点 Parsimony informative sites; S; 单一 变异 位 点 Singleton variable sites ; 


换 / 颠 换 偏 倚 率 Transition/Transversion bias. 





和 -16.609 ( 忆 >0.05) , 且 均 未 达到 显著 水 平 , 表 
明 草 地 螟 不 同 地 理 种 群 间 的 遗传 分 化 不 明显 ;各 地 
理 种 群 的 Tajima’s D 值 检 测 结果 都 均 未 达到 显著 
性 水 平 ,表明 所 有 地 理 种 群 的 遗传 分 化 也 都 不 明显 。 
2.2.2 基于 Cytb 基因 遗传 多 样 性 ; 共 检 测 到 14 种 
单 倍 型 ,总 体 的 单 售 型 多 样 度 ( Hd) 为 0.5842 , 核 昔 
酸 多 样 度 ( Pi) 为 0.00169 , 核 背 酸 平均 差异 度 ( 天 ) 
为 0.752。 各 地 理 种 群 的 单 倍 型 数量 为 2 ~6, 其 中 
陕西 榆林 种 群 (SL) 、 内 蒙古 乌 兰 察 布 种 群 (NB)、 新 
吐 霍 城 种 群 (XC) 、 内 蒙古 五 原 种 群 (NY) 以 及 内 蒙 
古 武川 种 群 (NC) xx 5 个 地 理 种 群 的 单 倍 型 数量 都 
比较 少 , 均 为 2; 山西 大 同 种 群 (ST) 的 单 倍 型 数量 最 
多 , 共 检 测 到 6 种 。 各 地 理 种 群 的 单 倍 型 多 样 度 为 
0.314 ~0. 659 ,其 中 青海 大 通 种 群 (QT) 的 单 倍 型 多 
样 度 最 低 ,新 疆 新 源 种 群 (XY) 的 最 高 。 各 地 理 种 群 
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的 核 背 酸 多 样 度 为 0. 00075 ~ 0.00296 , TZ EF RR Z FE 
度 最 低 的 地 理 种 群 为 新 疆 霍 城 种 群 (XC ) ,最 高 的 地 
理 种 群 为 内 蒙古 乌 兰 察 布 种 群 (NB)。 总 群体 
Tajima’ s D fll Fu’ s Fs 检测 结果 分 别 为 — 1. 87418 
和 一 12.510, 且 均 未 达到 显著 水 平 (P » 0.05) ,表明 















































草地 旦 不 同 地 理 种 群 间 的 遗传 分 化 不 明显 ;各 地 理 


水 平 ,表明 所 有 地 理 种 群 的 遗传 分 化 也 都 不 明显 
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f 的 Tajima’ s D 值 检测 结果 都 均 未 达到 显著 性 





























5). 


表 4 基于 COI 序列 的 草地 晶 11 个 地 理 种 群 中 性 检验 及 遗传 多 样 性 分 析 


Table 4 Neutral test and genetic diversity among 11 geographic populations of Loxostege sticticalis based on COI sequence 























种 群 代 三 单 倍 型 数量 单 倍 型 多 样 度 核 背 酸 平均 差异 度 核 背 酸 多 样 度 中 性 检验 及 显著 性 检验 
Posiliion Number of Haplotype Average nucleotide Nucleotide Neutrality and statistical 
dn haplotypes diversity difference diversity significance 
h Hd K Pi Tajima' s D Fu’ s Fs 
SL 3 0.700 2.333 0.00811 —- 0. 22234 -0.439 
NS 3 0.433 1.500 0.00228 —- 0. 75445 -0.288 
NB 4 0.300 1.600 0.00243 — 1.09380 -1.405 
ST 2 0.270 1.200 0. 00176 — 1. 04849 -0.186 
NH 5 0.327 1.894 0. 00288 1.89394 -0.349 
QD 3 0.233 1.533 0.00233 0. 86222 0.540 
QT 5 0. 500 1. 0000 0. 00152 1.23476 2.079 
NY 4 0.745 1.2273 0. 00193 -0.24919 -0.228 
XY 6 0.758 1.91503 0. 00291 -0.95014 -0.580 
XC 3 0.733 1.73333 0. 00263 - 0.05722 0.758 
NC 4 0. 900 1.60000 0.00073 — 1.09380 -1.405 


种 群 代码 见 表 1, For population codes, see Table 1. 


R5 基于 Cytp 序列 的 草地 螺 11 个 地 理 种 群 中 性 检验 及 遗传 多 样 性 分 析 


Table 5 Neutral test and genetic diversity among 11 geographic populations of Loxostege sticticalis based on Cytb sequence 























单 倍 型 数量 单 倍 型 多 样 度 核 昔 酸 平均 差异 度 核 昔 酸 多 样 度 中 性 检验 及 显著 性 检验 
种 群 代 码 Number of Haplotype Average nucleotide Nucleotide Neutrality and statistical 
Population code haplotypes diversity difference diversity significance 

h Hd K Pi Tajima' s D Fu' s Fs 

SL 2 0.436 0. 436 0. 00132 1.16650 0. 866 
NS 4 0.557 1.143 0. 00281 - 1.43414 -2.858 
NB 2 0. 400 1.200 0. 00296 - 1.04849 - 0.186 
ST 6 0. 343 1.000 0. 00246 - 1.53470 - 1.236 
NH 3 0. 333 0. 333 0. 00082 - 0.93302 - 0.003 
QD 3 0. 533 0. 867 0. 00213 - 0.05002 -0.427 
QT 3 0.314 0. 857 0.00211 0.20619 -0.237 
XC 2 0. 333 0. 333 0. 00075 - 0.93302 - 0.003 
NY 2 0.530 0.575 0.00129 - 0.38175 - 0.362 

NC 2 0. 600 0. 600 0. 00135 1.22474 0. 626 
XY 5 0.659 0. 868 0. 00195 - 1.02054 - 1.968 


种 群 代码 见 表 1, For population codes, see Table 1. 


2.2.3 基于 CO 基因 遗传 多 样 性 : 共 检 测 到 16 种 
单 倍 型 ,总 体 的 单 售 型 多 样 度 (H4d) 为 0.7341 , 核 昔 
酸 多 样 度 ( Pi) 为 0.00539 , ECT ROV 19] 25 58 HE ( K) 
为 3.997。 各 地 理 种 群 内 部 的 单 倍 型 数量 为 1 ~7， 











其 中 内 蒙古 武川 种 群 ( NC) 的 单 倍 型 数量 最 少 , 只 


1 种 





;新 疆 新 源 种 群 ( XY) 和 新 疆 霍 城 种 群 (XC ) 的 




















单 倍 型 数量 比较 多 , 均 检 测 到 7 种 单 倍 型 。 各 地 理 


的 单 倍 型 多 样 度 为 0 ~0. 892 ,其 中 内 蒙古 武川 
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种 群 (NC) 的 单 倍 型 多 样 度 最 低 ,新疆 霍 城 种 群 
(XC) 的 最 高 。 各 地 理 种 群 的 核 昔 酸 多 样 度 为 0 ~ 
0. 01245 , 核 芽 酸 多 样 度 最 低 的 地 理 种 群 为 内 蒙古 武 
川 种 群 ( NC) , 最 高 的 地 理 种 群 为 新 疆 新 源 种 群 
(XY) 。 总 群体 Tajima’ s D fI Fu’ s Fs 检测 结果 分 
































表 6 





别 为 - 2. 76807 和 0. 264, 上 且 均 未 达到 显著 水 平 
(P >0.05) ,表明 草地 蜡 不 同 地 理 种 群 间 的 遗传 分 
化 较 小 ;各 地 理 种 群 的 Tajima’ s D 值 检测 结果 都 均 
未 达到 显著 性 水 平 ,表明 所 有 地 理 种 群 的 遗传 分 化 
也 都 不 明显 ( 表 6)。 












































基于 COII 序列 的 草地 晶 4 个 地 理 种 群 中 性 检验 及 遗传 多 样 性 分 析 


Table 6 Neutral test and genetic diversity among four geographic populations of Loxostege sticticalis 


based on COII sequence 























单 倍 型 数量 单 倍 型 多 样 度 ECH EO 925 RE ERE REE 中 性 检验 及 显著 性 检验 
种 群 代码 Number of Haplotype Average nucleotide Nucleotide Neutrality and statistical 
Population code haplotypes diversity difference diversity significance 

h Hd K Pi Tajima’ s D Fu’ s Fs 

XY 7 0.714 9. 32380 0. 01245 - 2.39652 4.095 
XC 7 0. 892 0.75000 0.00101 - 1.44751 -1.832 
NY 6 0. 800 1.05455 0. 00142 - 1.46460 - 1.929 

NC 1 0 0 0 e = 


种 群 代码 见 表 1, For population codes, see Table 1. 


2.3 遗传 分 化 分 析 
2.3.1 基于 COI 基因 的 遗传 分 化 分 析 : 计 算 草 地 
旦 不 同 地 理 种 群 间 基 因 差 异 程度 ,各 种 群 间 核 昔 酸 
差异 数 (Kxy) 为 0.93939 ~2.33333 ,均值 为 1.77083 ; 
TECH BRIBE JE (Dxy ) 为 0.00143 ~ 0. 00355 之 间 , 均 
值 为 0. 00267 ( 表 7); 遗传 分 化 系数 (Gsi) 在 
-0.08000 ~0.19101 之 间 ,均值 为 0.00741; 固定 系 
数 ( Fst) Æ - 0. 16471 ~ 0. 18750 之 间 , 均值 为 
-0.03216 ,其 中 内 蒙古 武川 种 群 (NC ) 与 其 他 种 群 
相 比 ,遗传 分 化 程度 最 高 ( 表 8) 。 

AMOVA 分 子 变异 分 析 结 果 显 示 ( 表 9) ,草地 旦 
11 个 地 理 种 群 间 的 遗传 变异 ( -1.74% ) 远 小 于 种 



































表 7 


群 内 的 遗传 变异 (101.74% ) ,表明 草地 蜡 的 遗传 变 
异 主要 来 自 种 群 内 部 ,种 群 间 还 未 发 生 明 显 的 遗传 
分 化 现象 。 

依据 Kimura 2-Parameter 模型 基于 COI 基因 序 
列 计算 草地 蜡 不 同 地 理 种 群 间 的 遗传 距离 ( 表 10), 
结果 表明 各 种 群 间 遗传 距离 介 于 0.001 ~ 0. 004 之 
间 。 用 NTSYSpc-2. 10e 软件 根据 地 理 距离 和 和 遗传 距 
离 进 行 Mantle 相关 性 检验 来 分 析 不 同 地 理 种 群 间 
地 理 距 离 和 遗传 距离 的 相关 性 , 结果 显示 R = 
0. 03396, P =0. 5691 >0.05 ,表明 草地 量 不 同 地 理 种 
群 间 地 理 距 离 和 遗传 距离 并 无 明显 相关 性 。 

























































































基于 COI 序列 的 草地 晶 11 个 地 理 种 群 间 核 背 酸 平均 差异 数 Kxy( 上 三 角 ) 与 核 音 酸 歧义 度 Dxy (下 三 角 ) 


Table7  Pairwise average number of nucleotide difference Kxy (above the diagonal) and nucleotide divergence Dxy 


( below the diagonal) among 11 geographic populations of Loxostege sticticalis based on COI sequence 





SL NS NB ST NH QD QT NC XC NY XY 

SL 2.33333 2.25000 1.44444 1.88889 2.00000 2.14815 2.13333 1.88889  Á 1.81818 2.01852 
NS 0.00355 2.25000 . 1.33333 2.00000 2.33333  Á 2.00000 1.70000  Á 1.88889  Á 1.59091 2.11111 
NB 0.00342 0.00342 1.41667 . 1.91667 1.91667 2.02778 | 2.05000 1.83333  Á 1.79546 2.00000 
ST 0.00220 0.00203 0.00215 1.11111 1.33333 1.29630 1.13333  Á 1.91667 0.93939 1.27778 
NH 0.00287 . 0.00304 0.00291 0.00169 1.66667 . 1.81482 1.80000 1.55556  Á 1.48485 1.72222 
QD 0.00304 0.00355 0.00291 0.00203 0.00253 1.96296 | 2.13333 1.66667 1.69697 1.79630 
QT 0.00326 | 0.00304 0.00308 0.00197 0.00276 0.00298 1.91111 1.74074 1.55556 1.89506 
NC 0.00324 0.00258 0.00312 0.00172 0.00274 0.00324 0.00290 1.73333 1.52727 1.96667 
XC 0.00287 | 0.00279 0.00291 0.00169 0.00236 0.00253 0.00265 0.00263 1.39394 1.68519 
NY 0.00276 | 0.00242 0.00273 0.00143 0.00226 0.00258 0.00236 0.00232 0.00212 1.59091 
XY 0.00307 0.00321 0.00304 0.00194 0.00262 0.00273 0.00288 0.00299 0.00256 0.00242 


种 群 代码 见 表 1 。For population codes, see Table 1. 
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表 8 基于 COI 序列 的 草地 蝇 11 个 地 理 种 群 间 遗传 分 化 系数 Gst( 上 三 角 ) 与 固定 系数 Fst( 下 三 角 ) 


Table 8 Pairwise Gst ( above the diagonal) and Fst (below the diagonal) values among 


11 geographic populations of Loxostege sticticalis based on COI sequence 


QD QT 


NC XC NY XY 





SL NS NB ST NH 

SL 0.04588 -0.03933 0.19101 . 0.03986 
NS 0.00000 -0.02326 0.00415 | 0.01865 
NB -0.14815 0.00000 0.06615 -0.00964 
ST -0.15385 0.00000 -0.11765 0. 04241 
NH -0.13904 0.09091 -0.07905 -0.03636 

QD -0.13333 0.17143 -0.13913 0.05000 -0.05091 
QT -0.09914 -0.01389 -0.12389 -0.05000 -0.01716 
NC 0.00000 -0.05882 0.00000 0.00000 0.10101 
XC -0.16471 -0.01818 -0.10435 -0.08000 -0.08312 
NY -0.08333 -0.02857 -0.05063 -0.03226 0.02041 
XY -0.13492 0.07276 -0.10376 -0.01023 -0.03105 


种 群 代码 见 表 1, For population codes, see Table 1. 


-0.00415 0.01980 


0.03226 0.02525 0.05899 0.05000 


0.03400 -0.00022 -0.03781 -0.01680 0.00998 0.03355 
-0.06667 -0.03942 -0.02538 -0.04025 0.00325 0.00365 


0.09005 0.05313 
-0.02386 -0.02123 


0.04097 -0.00524 0.04287 0.05375 
0.01417 -0.03257 -0.00092 -0.01860 


-0.01666 0.03045 -0.04762 0.01650 -0.00713 
0. 00094 -0.08000 -0.02810 -0.02414 -0.01408 
0.18750 0.04360 -0.00955 0.00771 0.02632 
-0.08000 -0.08830 0.03846 -0.01136 -0.01184 
0.07500 -0.06981 0.05952 -0.07826 0. 00881 


-0.05264 -0.04761 


0.10635 -0.08248 -0.00187 


表 9 基于 COI 序列 的 草地 晨 11 个 地 理 种 群 的 分 子 变异 方差 分 析 ( AMOVA) 
Table 9 Analysis of molecular variance (AMOVA) based on COI sequences from 


11 geographic populations of Loxostege sticticalis 








变异 来 源 自由 度 平方 和 方差 组 分 方差 比率 (% ) 
Source of variation df Sum of squares Variance components Percentage of variation 
种 群 间 Among populations 10 7.555 -0.01480 Va -1.74 
种 群 内 Within populations 73 63. 147 0.86503 Vb 101.74 
总 变异 Total 83 70.702 0.85022 


表 10 基于 COI 序列 的 草地 晨 11 个 理 种 群 间 的 地 理 距 离 (km) 自然 对 数值 (上 三 角 ) 与 遗传 距离 (下 三 角 ) 


Table 10 The natural logarithm of geographical distance (km) (above the diagonal) and pairwise genetic distance 


( below the diagonal) among 11 geographic populations of Loxostege sticticalis based on COI sequence 





XY XC NY NC QT QD NH ST NB NS SL 

XY 5.32 7.635 7.152 7.451 7.497 7.834 7.826 7.809 7.715 7.731 
XC 0.003 7.722 7.829 7.563 7.604 7.905 7.9 7.882 7.798 7.819 
NY 0.002 0.002 5.592 6.597 6.583 6.149 5.992 6.009 5.346 5.822 
NC 0.003 0.003 0.002 6. 869 6.844 5.299 5.259 4.935 5.391 5.851 
QT 0.003 0.003 0.002 0.003 4.339 7.037 6.974 6.99 6.641 6.584 
QD 0.003 0.003 0.003 0.003 0.003 7.008 6.939 6.962 6.598 6.518 
NH 0.003 0.002 0.003 0. 003 0. 003 0. 003 4.599 4.119 5.918 6.121 
ST 0.002 0.002 0.001 0.002 0.002 0.002 0.002 4.642 5.721 5.907 
NB 0.003 0.003 0.003 0.003 0.003 0.003 0.003 0.002 5.777 6.039 
NS 0.003 0.003 0.002 0.003 0.003 0.004 0.003 0.002 0.003 4.996 
SL 0.003 0.003 0.003 0.003 0.003 0.003 0.003 0.002 0.003 0.004 


种 群 代码 见 表 1。For population codes, see Table 1. 


2.3.2 基于 Cytb 基因 的 遗传 分 化 分 析 : 结 果 表 明 ， 
各 种 群 间 核 昔 酸 差异 数 (Kxy) 为 0.35714 ~ 
1.17857 ,均值 为 0.73377; EE RE X E ( Dxy ) Æ 
0. 00080 ~0. 00264 之 间 , Jj fj 0. 00165 (Æ 11) ; 
遗传 分 化 系数 (Gst) 在 -0.11111 ~ 0.04000 之 间 ， 
均值 为 - 0. 02381; 固定 系数 (Fst) 在 -0.25000 ~ 




















0. 13636 之 间 , 均 





值 为 - 0. 04478 ,其 中 青海 乐 都 种 


群 (QD) .内 蒙古 武川 种 群 (NC ) 与 其 他 种 群 相 比 , 遗 








传 分 化 程度 最 高 ( 表 12) 。 
AMOVA 分 子 变异 分 析 结 果 显 示 ( 表 13 ) ,草地 


M11 个 地 理 种 群 | 




















间 的 遗传 变异 (3. 52% ) 远 小 于 种 





群 内 的 遗传 变异 





(96.48% ) ,表明 草地 量 的 遗传 变 
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表 11 基于 Cytb FIRE 11 个 地 理 种 群 间 平 均 核 背 酸 差异 数 Kxy ( 上 三 角 ) E EE RISE CE Dxy( 下 三 角 ) 
Table 11 Pairwise average number of nucleotide difference Kxy (above the diagonal) and nucleotide divergence Dxy 


( below the diagonal) among 11 geographic populations of Loxostege sticticalis based on Cytb sequence 














SL NS NB ST NH QD QT NC XC NY XY 
SL 0.77551 0.45714 0.89296 0.69048 0.61905 0.55102  Á 0.45714 0.35714 0.47619 0.62245 
NS 0.00174 0.85714 1.17857 1.02381 0.85714 0.91837 0.85714 0.69048 0.83333 0.98980 
NB 0.00102 0.00192 0.95000 — 0.76667 | 0.73333 0.60000 0.48000 0.43333  Á 0.53333  Á 0.67143 
ST 0.00200 | 0.00264 0.00213 1.16667 1.08333 1.03571 | 0.95000 . 0.83333 0.95833 1.08929 
NH 0.00155 0.00230  Á 0.00172 0.00262 0.83333 0.83333  À 0.76667 0.61111 0.72222 0.90476 
QD 0.00139 0.00192 0.00164 0.00243 0.00187 0.76190 | 0.73333 0.50000 0.66667 | 0.83333 
QT 0.00124 0.00206 0.00135 0.00232  Á 0.00187 0.00171 0.60000 | 0.50000 0.61905 0.76531 
NC 0.00102 0.00192 0.00108 0.00213 0.00172 0.00164 0.00135 0.43333 0.53333 0.67143 
XC 0.00080 0.00155 0.00097 0.00187 0.00137 0.00112  À 0.00112 0.00097 0.41667 . 0.57143 
NY 0.00107 — 0.00187 0.00120  Á 0.00215 0.00162 0.00149 0.00139 0.00120 0.00093 0.69048 
XY 0.00140 | 0.00222 0.00151 0.00244 0.00203 0.00187 0.00172 0.00151 0.00128 0.00155 
种 群 代码 见 表 1。For population codes, see Table 1. 
表 12 基于 Cytb 序列 的 草地 晨 11 个 地 理 种 群 间 遗 传 分 化 系数 Gst( 上 三 角 ) 与 固定 系数 Fst( 下 三 角 ) 
Table 12 Pairwise Gst (above the diagonal) and Fst ( below the diagonal) values among 
11 geographic populations of Loxostege sticticalis based on Cytb sequence 
SL NS NB ST NH QD QT NC XC NY XY 
SL 0.00787 -0.07780 0.00871  -0.06071 -0.01302 -0.05376 -0.07780 -0.06071 -0.04435 -0.02213 
NS 0.01754 -0.01055 -0.03936 -0.00959 -0.00959 0.00508 -0.01055 0.03901 0.01017 -0.00028 
NB -0.17708 0.03889 -0.00875 -0.05746 0.00076 -0.04089 -0.11111 -0.03692 -0.03853 -0.02026 
ST -0.06667 -0.05051 -0.06767 -0.00962 0.00375 0.00439 -0.00875 0.04000 0.00713 -0.00707 
NH -0.06897 0.00000 -0.04348 -0.04082 -0.03846 -0.05774 -0.05746 -0.05660 -0.03543 -0.02125 
QD 0.07692 0.00000 0.13636 0.03297 0.00000 —0.03457 0.00076 -0.02439 -0.00076 0.00256 
QT -0.12346 0.01481 -0.13492 -0.05747 -0.05714 0.06250 -0.04089 -0.05690 -0.03138 -0.01627 
NC -0.17708 0.03889 -0.25000 -0.06767 -0.04348 0.13636 -0.13492 -0.03692 -0.03853 -0.02026 
XC -0.13333 0.00000 -0.07692 -0.05714 -0.09091 0.00000 -0.09524 -0.07692 -0.02128 0.00335 
NY -0.10455 0.02597 -0.10227 -0.04574 -0.09091 0.06818 -0.08042 -0.10227 -0.09091 — 0. 02468 
XY -0.07987 0.03225 -0.09329 -0.05422 -0.03239 0.07912 -0.06496 -0.09329 -0.05128 -0.04558 
种 群 代 码 见 表 1, For population codes, see Table 1. 
表 13 基于 Cytb FIKAR 11 个 地 理 种 群 的 分 子 变异 方差 分 析 (AMOVA) 
Table 13 Analysis of molecular variance (AMOVA) in 11 geographic populations of 
Loxostege sticticalis based on Cytb sequence 
变异 来 源 自由 度 平方 和 方差 组 分 方差 百分比 
Source of variation df Sum of squares Variance components Percentage of variation 
种 群 间 Among populations 10 10. 110 0.02866 Ta 3.52 
种 群 内 Within populations 77 60.447 0.78503 Vb 96.48 
总 变异 Total 87 70.702 0.81369 





异 主 要 来 自 种 群 内 部 ,种群 间 还 未 发 生 明 显 的 遗传 NTSYSpc-2. 10e 软件 根据 地 理 距 离 和 遗传 距离 进行 
分 化 现象 。 Mantle 相关 性 检验 来 分 析 不 同 地 理 种 群 间 地 理 距离 

依据 Kimura 2-Parameter 模型 基于 Cytb 基因 序 和 遗传 距离 的 相关 性 。 结 果 显 示 R= -0.19580， 
列 计算 草地 量 不 同 地 理 种 群 间 的 遗传 距离 ( 表 14), P 20.1558 >0. 05 ,表明 草地 量 不 同 地 理 种 群 间 地 
各 种 群 间 遗传 距离 介 于 0. 001 ~ 0. 003 之 间 。 用 ” 理 距 离 和 遗传 距离 无 明显 相关 性 。 
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表 14 基于 Cytb 


序列 的 草地 晶 11 个 地 理 种 群 间 的 地 理 距 离 (km) 自然 对 数值 (上 三 角 ) 与 遗传 距离 (下 三 角 ) 


Table 14 The natural logarithm of geographical distance (km) (above the diagonal) and pairwise genetic distance 


( below the diagonal) among 11 geographic populations of Loxostege sticticalis based on Cytb sequence 











XY XC NY NC QT QD NH ST NB NS SL 

XY 5:32 7.635 T152 7.451 7.497 7.834 7.826 7.809 7.715 7.737 
XC 0.001 7.122 7.829 7.563 7.604 7.905 7.9 7.882 7.798 7.819 
NY 0. 002 0. 001 5.592 6.597 6.583 6.149 5.992 6.009 5.346 5.822 
NC 0.002 0.001 0.001 6. 869 6.844 5.299 5.259 4.935 5.391 5.851 
QT 0.002 0.001 0.001 0.001 4.339 7.037 6.974 6.99 6.641 6.584 
QD 0.002 0.001 0.001 0.002 0.002 7.008 6.939 6.962 6.598 6.518 
NH 0.002 0.001 0.002 0.002 0.002 0.002 4.599 4.119 5.918 6.121 
ST 0.002 0. 002 0. 002 0. 002 0.002 0.002 0.003 4.642 5.721 5.907 
NB 0.002 0.001 0.001 0.001 0.001 0.002 0.002 0.002 STIT 6.039 
NS 0.002 0.002 0.002 0.002 0.002 0.002 0.002 0.003 0.002 4.996 
SL 0.001 0.001 0.001 0.001 0.001 0.001 0.002 0.002 0.001 0.002 

种 群 代码 见 表 1, For population codes, see Table 1. 

2.3.3 ”基于 COI 基因 的 遗传 分 化 分 析 :结果 表明 , R15 基于 CON Fe 3UB SS HR 4 个 地 理 种 群 间 平 均 











各 种 群 间 核 苷 酸 差 异 数 (Kxy) 为 0.37500 ~ 
5. 13333 ,均值 为 2. 75657; 核 苷 酸 歧义 度 ( Day) 在 
0. 00051 ~ 0. 00692 之 间 ,均值 为 0.00372( 表 15) ; 
遗传 分 化 系数 (6Csi) 在 -0.02775 ~0. 08956 之 间 ， 
均值 为 0. 02791; 固定 系数 (Fi) 在 -0.05867 ~ 
0. 03333 之 间 ,均值 为 0. 00386 ,其 中 内 蒙古 武川 种 群 
(NC ) 与 其 他 种 群 相 比 ,遗传 分 化 程度 最 高 ( 表 16 ) 。 

AMOVA 分 子 变异 分 析 结 果 显 示 ( 表 17) ,草地 
晨 4 个 地 理 种 群 间 的 遗传 变异 ( -3.79% ) 远 小 于 
种 群 内 的 遗传 变异 (103.79% ) ,表明 草地 量 的 遗传 
变异 主要 来 自 种群 内 部 ,种 群 间 还 未 发 生 明 显 的 遗 
传 分 化 现象 。 

依据 Kimura 2-Parameter 模型 基于 COII 基因 序 
列 计算 草地 蜡 不 同 地 理 种 群 间 的 遗传 距离 ( 表 18), 
结果 表明 各 种 群 间 遗 传 距离 介 于 0.001 ~ 0.007 之 
间 。 用 NTSYSpc-2. 10e 软件 根据 地 理 距离 和 和 遗传 距 
离 进 行 Mantle 相关 性 检验 来 分 析 不 同 地 理 种 群 间 
地 理 距 离 和 遗传 距离 的 相关 性 。 结 果 显 示 R= 
-0. 06738 ,P =0. 0968 >0. 05 ,表明 草地 量 不 同 地 理 
种 群 间 地 理 距 离 和 遗传 距离 无 明显 相关 性 
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核 背 酸 差异 数 Kxy ( 上 三 角 ) 与 核 昔 酸 歧义 度 
Dxy( 下 三 角 ) 

Table 15 Pairwise average number of nucleotide 
difference Kxy (above the diagonal) and nucleotide 
divergence Dxy ( below the diagonal) among four 
geographic populations of Loxostege sticticalis 
based on COII sequence 





NY XY XC NC 
NY 5.13333 0. 85227 0.54545 
XY 0.00692 4.96667 4. 66667 
XC 0.00115 0.00669 0.37500 
NC 0.00074 0.00629 0.00051 


种 群 代码 见 表 1, For population codes, see Table 1. 


R16 基于 CON 序列 的 草地 晶 4 个 地 理 种 群 间 遗 传 
分 化 系数 Gst( 上 三 角 ) 与 国定 系数 Fst( 下 三 角 ) 
Table 16 Pairwise Gst (above the diagonal) and 
Fst (below the diagonal) values among four 
geographic populations of Loxostege sticticalis 
based on COII sequence 





NY XY XC NC 
NY 一 0.01778 -0.02775 0. 08956 
XY — 0. 00253 - 0. 02599 0. 08537 
XC -0.05867 -0.00551 0. 06405 
NC 0. 03333 0.01020 0.00000 


种 群 代 码 见 表 1, For population codes, see Table 1. 


A17 基于 CO1 序列 的 草地 蜡 4 个 地 理 种 群 的 分 子 变异 方差 分 析 (AMOYVA) 
Table 17 Analysis of molecular variance ( AMOVA) in four geographic populations of 


Loxostege sticticalis based on COII sequence 








变异 来 源 自由 度 平方 和 方差 组 分 方差 百分比 
Source of variation df Sum of squares Variance components Percentage of variation 
种 群 间 Among populations 3 4.335 -0.08100 Va -3.79 
种 群 内 Within populations 36 79.915 2.21987 Vb 103.79 
总 变异 Total 39 84.250 2.13886 
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表 18 基于 CON 序列 的 草地 蜡 4 个 地 理 种 群 间 的 
地 理 距离 (km) 自然 对 数值 (上 三 角 ) 与 
遗传 距离 (下 三 角 ) 

Table 18 The natural logarithm of geographical 
distance (km) (above the diagonal) and pairwise 
genetic distance ( below the diagonal) among 
four geographic populations of Loxostege 
sticticalis based on COII sequence 





NY XY XC NC 
NY 5.32 7.635 7.752 
XY 0.007 7.722 7.829 
XC 0.007 0.001 5.592 
NC 0.007 0.001 0.001 


种 群 代码 见 表 1。For population codes, see Table 1. 


2.4 单 倍 型 及 系统 发 育 分 析 

应 用 SequenceMatrix 软件 对 3 个 基因 进行 串 
联 , 然 后 使 用 Network 软件 构建 NY, XY, XC 和 NC 
这 4 个 地 理 种 群 (这 4 个 种 群 全 部 扩 增 了 目的 基因 











Bu 
E xc 


NH NY 
NC 


图 1 基于 草地 蜡 4 AEREE COI, Cytb 和 COLI 基因 序列 各 单 倍 型 构建 中 介 网 络 医 


Fig. 1 


COI, COI 和 Cytb ,其 他 种 群 未 全 部 扩 增 )3 个 基因 
联合 的 单 倍 型 中 介 网 络 图 (图 1)。 单 倍 型 H5 出 现 
的 频率 最 高 (5/34) ,为 优势 共享 单 倍 型 ,出 现 频率 
为 14.71% ;在 所 有 单 倍 型 中 共享 单 倍 型 为 H2( 表 
19) 。 各 单 倍 型 明显 聚 为 5 个 分 支 , H9, H3, H20, 
H15 与 H11, H2, H17, H21, H8, H5, H6, H14, 
H22 聚 为 一 支 ,HI0，H13，Hl8 与 H19 聚 为 一 支 ， 
HI 与 HI2, H16 聚 为 一 文 ,H，H7 分 别 单独 聚 为 
一 支 。 采 用 贝 叶 斯 法 (BI) 对 这 4 个 地 理 种 群 草地 
蜡 3 个 基因 联合 的 序列 构建 单 倍 型 系统 发 育 树 (图 
2) 显示 ,基于 草地 量 3 个 基因 片段 的 各 单 倍 型 均 明 
显 与 外 群 分 开 ,但 单 倍 型 之 间 并 未 显示 出 明显 的 地 
理 谱系 。22 个 单 倍 型 明显 划分 为 5 支 , 分 别 为 A， 
B, C, D, 下 ,该 结果 与 单 倍 型 中 介 网 络 图 的 结果 一 
致 。 其 中 ,大 多 数 新 疆 单 倍 型 (包括 XY 与 XC ) 聚 类 
fr C 支 , 其 他 各 单 倍 型 间 聚 类 结果 未 显示 出 明显 的 
地 理 谱系 。 
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Median-joining haplotype network of four geographic populations of Loxostege sticticalis 


based on COI, Cytb and COII sequences 
H1-H22; 单 倍 型 Haplotypes; mvl -mv5: 可 能 突变 的 位 点 Possible mutation sites. 种 群 代码 见 表 1, For population codes, see Table 1. 


表 19 基于 COI, Cytb 和 CON 基因 序列 的 草地 晶 4 个 地 理 种 群 间 单 倍 型 分 布 
Table 19 Haplotype distribution among four geographic populations of Loxostege sticticalis 
based on COI, Cytb and COII sequences 








种 群 代码 单 倍 型 (个 体 数 ) 单 倍 型 数 
Population code Haplotypes ( number of individuals) Number of haplotypes 
XY H2(1), H4(1), H5(3), H6(1), H7(1), H8(1), H9(2), HIO(1), H1(1), HI2(1), HI3(1) 11 
NY H1(1), H2(1), H3(2), H5(1), H10(1), H19(1), H20(1), H21(1), H22(1) 9 
XC H2(1), H5(1), H10(1), H14(1), H15(1), H16(1) 6 
NC H2(1), H10(1), H17(1), H18(1) 4 


种 群 代码 见 表 1, For population codes, see Table 1. 
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图 2 基于 COI, Cytb 和 COU FIAK TS NU 4 个 地 理 种 群 单 倍 型 贝 叶 斯 一 致 树 
Fig. 2 BI consensus tree of halotypes of four geographic populations of Loxostege sticticalis based on COI, Cytb and COI sequences 
H1 -H22; 单 倍 型 Haplotypes. 分 支 上 的 数字 为 后 验 概率 值 。Numbers on the tree represent the values of posterior probability values. 





3 讨论 


本 研究 首次 基于 3 个 线粒体 基因 COL, Cytb 和 
CON 作为 分 子 标记 ,对 我 国 草地 量 11 ALENE 
进行 了 遗传 分 化 研究 。 对 11 个 地 理 种 群 获得 的 目 
的 基因 序列 分 析 结 果 表 明 ,3 个 线粒体 基因 COI, 
Cytb 和 COLI 核 昔 酸 组 成 具有 较 高 的 AT 偏向 性 , 与 
鳞 翅 目 昆 虫 的 线粒体 基因 了 碱 基 的 组 成 结果 一 致 ,如 : 
= ÆR Bhutanitis thaidina A + 了 含量 达到 74. 396 
( 赵 健 等 , 2017) XE r8, Leguminivora glycinivorella 
的 A+T 平 均 含 量 明 显 高 于 C +G 含量 ( 史 树 森 等 ， 
2018), 

遗传 变异 在 物种 或 者 群体 当中 的 一 种 非 随机 分 
布 称 为 害虫 的 种 群 遗传 结构 。 它 是 通过 长 时 间 的 进 
化 产生 的 ,能够 表现 其 迁 飞 规律 .地 理 变 异 格局 以 及 
























































进化 历史 中 的 一 些 特殊 事件 (Timm et al., 2005) 。 
本 研究 中 性 检验 结果 显示 Tajima’ s D FI Fu’ s Fs 25] 
未 达到 显著 水 平 (已 >0. 05 ) ,说 明 我 国 草地 量 的 这 
些 地 理 种 群 无 显 车 差异 ,各 地 理 种 群 进化 符合 中 性 
模型 ( 王 兴 亚 和 许 国 庆 , 2014) 。 草 地 量 和 群体 的 固定 
系数 Fst 和 遗传 分 化 系数 Gst 都 比较 低 ,说 明 各 地 理 
种 群 之 间 的 遗传 分 化 程度 较 低 (Rousset，1997 ) 。 
AMOVA 分 子 变异 分 析 的 结果 表明 ,草地 蜡 群 体 的 
遗传 变异 主要 来 自 于 种 群 内 部 ,种 群 间 还 没有 发 生 
明显 的 遗传 分 化 现象 ,与 前 人 研究 结果 ( 陈 世 春 等 ， 
2015; 李 冉 等 , 2015 ) 相符 。 本 研究 所 分 析 的 11 个 
地 理 种 群 大 都 来 自 于 西北 和 华北 地 区 ,依据 Kimura 
2-Parameter 模型 计算 的 遗传 距离 ,结果 显示 草地 量 
各 地 理 种 群 之 间 的 遗传 距离 较 小 , Mantel 检验 结果 
进一步 说 明了 草地 蜡 不 同 地 理 种 群 之 间 地 理 距 离 与 
遗传 距离 无 明显 的 相关 性 ,这 与 前 人 研究 结果 ( 孙 
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党 等 , 2013 ) 相 符 。 由 此 说 明 草 地 蜡 各 地 理 种 群 
的 基因 交流 并 没有 受 地 理 距离 的 影响 。 

本 研究 将 蒙古 五 原 种 群 (NY) 、 新 疆 新 源 种 群 
(XY) .新 疆 霍 城 种 群 ( XC) 和 内 蒙古 武川 种 群 (NC) 
这 4 个 地 理 种 群 的 3 个 线粒体 基因 串联 分 析 , 共 得 
到 了 22 个 单 倍 型 ,其 中 HS 出 现 的 频率 最 高 ,说 明 
该 单 倍 型 可 能 为 草地 蝶 的 原始 单 倍 型 , 且 有 可 能 在 
自然 环境 中 为 适应 性 较 强 的 优势 单 倍 型 ( 董 梦 书 
等 , 2017) ;在 所 有 单 倍 型 中 共享 单 倍 型 为 H2。 新 
疆 新 源 种 群 (XY ) 的 单 倍 型 种 类 最 多 ,有 11 个 ,其 次 
为 内 蒙古 五 原 种 群 (NY) ,为 9 个 ,新 疆 霍 城 种 群 
(XC) 有 6 个 单 倍 型 ,内 蒙古 武川 种 群 (NC) 只 有 4 
个 单 倍 型 ( 表 19) 。 单 倍 型 的 种 类 也 反映 出 群体 来 
源 的 复杂 性 ,说 明 新 疆 新 源 种 群 (XY) 、 内 蒙古 五 原 
种 群 CNY ) 的 遗传 多 样 性 高 ,有 丰富 的 遗传 资源 ,而 
新 疆 霍 城 种 群 (XC) 和 内 蒙古 武川 种 群 (NC ) 的 遗传 
多 样 性 较 低 。 和 群体 单 倍 型 多 样 性 高 ,说 明 遗 传 资源 

富 , 遗 传 多 样 性 高 。 从 草地 晨 贝 叶 斯 树 (BI) 的 一 
致 树 中 的 分 布 情况 来 看 ,各 单 倍 型 的 地 理 谱系 格局 
不 明显 。 单 倍 型 在 不 同 地 理 种 群 的 混杂 分 布 ,表明 
草地 螟 种 群 的 遗传 分 化 主要 来 自 种 群 内 部 ,种 群 间 
遗传 分 化 相对 较 小 ,这 和 遗传 距离 与 地 理 距 离 的 相 
关 性 分 析 结 果 一 致 ,由 此 进一步 证 实 了 地 理 隔 离 并 
不 是 造成 草地 旦 种 群 间 遗 传 分 化 的 主导 因素 。 

本 研究 的 11 个 地 理 种 群 包含 西北 地 区 (新 疆 、 
青海 ,陕西 .内 蒙古 ) 和 华北 地 区 (山西 ) ,地 理 距 离 
之 间 跨 度 较 大 ,但 综合 分 析 结 果 发 现 ,草地 蜡 各 地 理 
种 群 的 遗传 距离 和 地 理 距 离 并 没有 相关 性 。 在 一 定 
程度 上 ,虽然 本 研究 根据 不 同 地 理 种 群 草地 旦 的 单 
倍 型 及 遗传 多 样 性 研究 为 害虫 防治 工作 提供 了 分 子 
水 平 上 的 理论 依据 ,在 研究 过 程 中 也 有 意识 地 选取 
进化 速率 较 快 的 基因 序列 进行 分 析 , 但 由 于 标本 量 
较 少 ,还 不 足以 获得 全 面 的 遗传 学 数据 。 因 此 ,增加 
采样 地 及 样本 数量 , 辅 以 其 他 分 子 标记 研究 方法 , 进 
一 步 对 相关 问题 进行 深入 分 析 , 将 有 助 于 更 加 全 面 
地 了 解 草地 晨 各 地 理 种 群 的 遗传 分 化 程度 及 系统 进 
化 关系 。 


li] 
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